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CAGACTCCAGATTTCCCTGTCAACCACGAGGAGTCCAGAGAGGAAA-CGCGGAGCGGAGACAACAGI'ACCTGACGC 
CTCTTTC^GCCCGGGATCGCCCCAGCAGGGATGGGCGACAAGATCTGGCTGCCCTTCCCCGTGCTCCTTCTGGCC 
GCTCTGCCTCCGGTGCTGCTGCCTGGGGCGGCCGGCTTCACACCTTCCCTCGATAGCGACTTCACCTTTACCCTT 
CCCGCCGGCGAGAAGGAGTGCTTCTACCAGCCCATGCCCCTGAAGGCCTCGCTGGAGATCGAGTACCAAGTTTTA 
GATGGAGCAGGATTAGATATTGATTTCCATCTTGCCT 

TCAGATGGAGTTCACACTGTAGAGACTGAAGTTGGTGATTACATGTTCTGCTTTGACAATACATTC^lGCACCATT 

tctgagaaggtgattttctttgaattaatcctggataatatgggagaacaggcacaagaacaagap.gattggaag 
aaatatattactggcacagatatattggatatgaaactggaagacatcctggaatccatcaacagcatcaagtcc 
agactaagcaaaagtgggcacatacaaattctgcttagagcatttgaagctcgtgatcgaaacatacaagaaagc 

AACTTTGATAGAGTCAATTTCTGGTCTATGGTTAATTTAGTGGTC^TGGTGGTGGTGTCAGCCATTCAAGTTTAT 
ATGCTGAAGAGTCTGTTTGAAGATAAGAGGAAAAGTAGAACTTAAAACTCCAAACTAGAGTACGTAACATTGAAA 
AATGAGGCATAAAAATGCAATAAACTGTTACAGTCAAGACCATTAATGGTCTTCTCCAAAATATTTTGAGATATA 
AAAGTAGGAAAC^GGTATAATTTTAATGTGAAAATTAAGTCTTC^CTTTCTGTGC^GTAATCCTGCTGATCCAG 
TTGTACTTAAGTGTGTAACaGGAATATTTTGCAGAATATAGGTTTAACTGAATGAAGCCATATTAATAACTGCAT 
TTTCCTAACTTTGAAAAATTTTGC^AATGTCTT^^ 

AGTCTGTTTTTAACAGGTTCTATTACCCAGAACTTTTTTGTAAATGCGGCAGTTACAAATTAACTGTGGAAGTTT 
TCAGTTTTAAGTTATAAATCACCTGAGAATTACCTA 

CTTTTCTCTATTTACATATGC^TCTCTCCTATAATGTAAATAGAATAATAGCTTTGAAATACAATTAGGTTTTTG 
AGATTTTTATAACCAAATACATTTCAGTGTAACATATO 

CCAAAAGCTGACATTTTCACGATTCTTAAAAACACAAAGTTACACTTACTAAAATTAGGACATGTTTTCTCTTTG 

AAATGAAGAATATAGTTTAAAAGCTTCCTCCTCCATAGGGACACATTTTCTCTAACCCTTAACTAAAGTGTAGGA 

TTTTAAAATTAAATGTGAGGTAAAATAAGTTTATTTTTAATAGTATCTGTCAAGTTAATATCTGTCAACA 

TAATCATGTTATGTTAATTTTAACATGATTGCTGACTTGGATAATTC^TTATTACCAGCAGTTATGAAGGAAATA 

TTGCTAAAATGATCTGGGCCTACC^TAAATAAATATCTCCTTTTCTGAGCTOTAAGAATTATCAGJlAAACAGGAA 

AGAATTTAGAAAAACTTGAGAAAACCTAATCCAAAATAAAATTCACTTAAGTAGAACTATAAATAZ^ATATCTAGA 

ATCTGACTGGCTCATCATGACATCCTACTCATAACATAAATCAAAGGAGATGATTAATTTCCAGTTAGCTGGAAG 

AAACTTTGGCTGTAGGTTTTTATTTTCTACAAGAATTCTC 

AAATGTAAGCCCTACTGTAAGGTTTAGCACTGGGTGTACATATTTATTAAAAATTTTTATTATAAC1AACTTTTAT 
TAAAATGGCCTTTCTGAACACTTmTTTATTGATGTTGAAGTAAGGATTAGAAACATAGACTCCCiiAGTTTTAAA 
CACCTAAATGTGAATAACCCATATATACmCAAAGTT^ 

TCAAGTACTAGTAATTTAACTTCATCATGAATGAACTATAATTTTTAAGTTATGCC 

GACTACATTGTGAGTTAGAAACAAACTTAAAATTTGGGGTATAGAACCCCTCAACAGGTTA 

CTTGATGAGCAATAATGATAACC^GAGAGTGATT^ 

TCTTAGGCCCCTGGGAGAAGAGCAGCTTAGATTTCCCTACTGGCAAGGTTTTTAAAAATGAGGTAAATGCCGTAT 
ATGATCAATTACCTTAATTGGCCAAGAAAATGCTTCAGGTGTCTAGGGGTATCCTCTGCAACACTTGCAGAACAA 
AGGTCAATAAGATCCTTGCCTATGAATACCCCTCCCT 

GTACCATAACTAATAAAGCAGGGTACAGATATAAACTACTGCATCTTTTCTATAAAACTGTGATTAAGAATTCTA 

CCTCTCCTGTATGGCTGTTACTGTACTGT^^ 

ACATGTATGATTTGTGCCACTGATCTTAAACCT 

TATTTGGAAAAGAATTTAGGAATACTAAGGACAATTATTTTTATAGAGAAAGTAAAAAGACAGATATTTAAGAGG 

CATAACCAAAAAAGCAAAACTTGTAAACAGAGTAAAAATCTTTAATATTTCTAAAGACATACT 

CATATGCTTTTTTTAATTTC&CTATTC^ 

AACAGCTCATTTTGTCTTTTTCAATATACAAATTTTAAAAATACTACAATATTTAACTAAGGCCCAACCGATTTC 
CATAATGTAGCAGTTACCGTGTTCACCTCACACT 

GTTATGCTGTTCTTTCATGTGAATGTCAAGAC^TGGAGGGTGTTTGTAATTTTATGGTAAAATTAATCCTTCTTA 

CACATAATGGTGTCTTAAAATTGACAAAAAATGAGC^ 

GTGAAATTTTAAAAGACATTGATTCCGCATGTAAGGATTTTT^ 

CTCAAAOTGCTTTATACTTATAAACAGCCATCTTAAATAAGCAACGTATTGTGAGTACTGATATGTATATA^ 
AAATTATCAAAGGAAAA 



FIGURE 181 

></usr/seqdb2/sst/DNA/Dnaseqs .min/ss . DNA52196 
xsubunit 1 of 1, 229 aa, 1 stop 
><MW: 26017, pi: 4.73, NX(S/T): 0 

MGDKIWLPFPVLLLAALPPVLLPGAAGFTPSLDSDFTFTLPAGQKECFYQPMPLKASLEIEY 
QVLDGAGLDIDFHLASPEGKTLVFEQRKSDGVHTVETEVGDYMFCFDNTFSTISEKVIFFEL 
ILDNMGEQAQEQEDWKKYI TGTDI LDMKLED I LES INS IKSRLSKSGHIQI LLRAFEARDRN 
IQESNFDRVNFWSMVNLVVMVWSAIQVYMLKSLFEDKRKSRT 

Important features: 
Signal peptide: 

amino acids 1-23 

Transmembrane domain: 

amino acids 195-217 

N-myristoylation site. 

amino acids 43-48 

Tyrosine kinase phosphorylation site. 

amino acids 55-62 
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CCATCCCTGAGATCTTTTTATAAAAAACCCAGTCTTTGCTGACCAGACAAAGCATACCAGAT 
CTCACCAGAGAGTCGCAGACAC TATG CTGCCTCCCATGGCCCTGCCCAGTGTGTCCTGGATG 
CTGCTTTCCTGCCTCATTCTCCTGTGTCAGGTTCAAGGTGAAGAAACCCAGAAGGAACTGCC 
CTCTCCACGGATCAGCTGTCCCAAAGGCTCCAAGGCCTATGGCTCCCCCTGCTATGCCTTGT 
TTTTGTCACCAAAATCCTGGATGGATGCAGATCTGGCTTGCCAGAAGCGGCCCTCTGGAAAA 
CTGGTGTCTGTGCTCAGTGGGGCTGAGGGATCCTTCGTGTCCTCCCTGGTGAGGAGCATTAG 
TAACAGCTACTCATACATCTGGATTGGGCTCCATGACCCCACACAGGGCTCTGAGCCTGATG 
GAGATGGATGGGAGTGGAGTAGCACTGATGTGATGAATTACTTTGCATGGGAGAAAAATCCC 
TCCACCATCTTAAACCCTGGCCACTGTGGGAGCCTGTCAAGAAGCACAGGATTTCTGAAGTG 
GAAAGATTATAACTGTGATGCAAAGTTACCCTATGTCTGCAAGTTCAAGGACTAGGGCAGGT 
GGGAAGTCAGCAGCCTCAGCTTGGCGTGCAGCTCATCATGGACATGAGACCAGTGTGAAGAC 
TCACCCTGGAAGAGAATATTCTCCCCAAACTGCCCTACCTGACTACCTTGTCATGATCCTCC 
TTCTTTTTCCTTTTTCTTCACCTTCATTTCAGGCTTTTCTCTGTCTTCCATGTCTTGAGATC 
TCAGAGAATAATAATAAAAATGTTACTTTATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 



